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はじめに―――光エネルギーと光合成
太陽光エネルギーを直接電気に変換できる太陽電池は、1953年にアメリカのベ
ル研究所で発明された。産業革命以来の化石燃料の使用によって大気中の二酸化
炭素が増加したことが主要な原因とされる温室効果ガス問題が顕在化して以来、
クリーンなエネルギー源としての太陽電池の重要性はますます増している。現在、
実用化されている太陽電池のエネルギー変換効率は非常に高く、20から25％程度
に達するという。この効率は、ほぼ植物の光合成のエネルギー変換効率に匹敵す
るもので、無尽蔵の太陽エネルギーを利用できるエネルギー変換装置として、太
陽電池はますます注目を集めている。
しかし、光合成を営む植物の地球上での繁栄に比べれば、まだ生産コストの問
題から太陽電池パネルの普及は非常に限られていると言わざるを得ない。光合成
反応は、高さ100mにも達するカリフォルニアのセコイヤから直径数mm足らずの
シアノバクテリアや単細胞緑藻に至るまで、光合成生物によって地球規模で行わ
れているエネルギー変換反応である。光合成生物の生産量は、年間の全同化産物
乾燥重量が地球全体で1.7×1011トンと見積もられており、これをエネルギーに換
算すると7.5×1017kcalという膨大な量になる。このエネルギー量は、現在の人間
社会が消費しているエネルギー総量のおよそ７倍と見積もられる莫大なものであ
る。逆に、植物の陸上の被覆面積を考えると、地上に降り注ぐ太陽の光エネルギ
ーを人類社会のエネルギーをまかなうに足りる量の電気に変換するためには、一
体どのくらいの太陽電池を地球表面に敷き詰めればいいのか想像もつかない。人
類社会の繁栄によって今後エネルギー供給の形態がどのように変化したとして
も、当分の間、光合成が地球上での太陽光エネルギー変換の主役であることに変
わりはないだろう。
さて、光合成を物質生産という視点から考えてみよう。例えば、ヒトは生まれ
たとき３kgくらいだが、母胎から離れて以降は自分で栄養をとり、15年くらい
かけて成人の大きさに成長する。かりに60 kgになったとすると、15年で20倍に
成長したことになる。一方、実験室でよく使われているシロイヌナズナの場合、
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種子ひと粒の重さはおよそ20mgで、約２ヶ月で１から２グラムくらいの個体に
なる。つまり、植物はわずか２ヶ月で５万から10万倍に成長するわけである。し
かも、この間、シロイヌナズナは土壌から水と養分を吸い上げるものの、成長し
た個体を構成している分子のほとんどは、大気中から取り込んだ二酸化炭素と根
から吸い上げた水に頼っているのだから、光合成がいかに植物にとって重要かつ
効率的な同化システムであるかがわかる。
光合成を営む植物がこのように高い効率で高い生産性を達成しているのは、光
環境を効率よく利用できるように光合成の機能がうまく調節されているからにほ
かならない。本稿では、光合成機能が植物体内で分子のレベルでどのような調節
を受けているのかをレドックス調節機構の観点から概観し、植物にとって光合成
機能の調節がなぜ重要かを解説する。
１．チオール酵素
光合成は、葉緑体チラコイド膜で主として行われる電子伝達反応と、ストロマ
で行われる炭酸固定反応のふたつに大きく分けられる。前者は、水を分解して
NADP+まで電子の授受を行う電子伝達系の働きによって還元力であるNADPHを
生じ、同時にチラコイド膜の内外に水素イオンの電気化学的勾配を形成してATP
を合成する反応である。後半の反応系は、電子伝達系が供給するNADPHとATP
を利用して二酸化炭素を還元し糖を生じるいわゆるカルビン回路である。かつて
は、前者が光に依存した反応なので明反応、後者は反応に光を直接必要としない
酵素反応なので暗反応と呼ばれた。炭酸同化反応の過程を解明するために、アメ
リカのCalvinらは、放射性同位元素である13Cで標識した二酸化炭素を植物に取り
込ませ、一定時間毎にどのような同化化合物が標識されるのかを二次元ペーパー
クロマトグラフィーによって丹念に調べた。そして、現在Calvin-Benson回路と
呼ばれる11種類の酵素が関与する複雑な酵素反応系を明らかにした（図－１）。
この炭酸同化反応系の中で、ATPは3-ホスホグリセリン酸が1，3-ビスホスホグ
リセリン酸に変換される過程（ホスホグリセリン酸キナーゼ）とリブロース5リ
ン酸がリブロース1，5-ビスリン酸に変換される過程（ホスホリブロキナーゼ、
PRK）に用いられる。また、NADPHは1，3-ビスホスホグリセリン酸をグリセル
アルデヒド3-リン酸に還元する過程（グリセルアルデヒド3-リン酸デヒドロゲナ
ーゼ, GAPDH）で使われる。CalvinとBensonが明らかにした炭酸同化経路は、光
を直接必要としない純粋に酵素反応の過程であると考えられたため、先に述べた
ように当初は暗反応と呼ばれた。ところが、1970年代の後半になって、この暗反
応に関わる酵素のいくつかが、光合成の電子伝達系によって供給される還元力に
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よって活性化されることがわかり、暗反応という呼び方は使われなくなった。こ
のような調節を受けている酵素への還元力の伝達を担っているのは、チオレドキ
シンという分子量1万2千ほどの小さな酸化還元蛋白質であり、分子内に一対のジ
スルフィド結合を持っている。チオレドキシンは、光合成の電子伝達系から電子
を受け取ってジチオール型（図－２Aの第一段階）になり、ジチオール－ジスル
フィド交換反応によって標的蛋白質を還元する（図－２Aの第二、第三段階）。
チオレドキシンは、1964年に大腸菌のリボヌクレオチドリダクターゼの補因子
として発見され、チオールのレドックス（酸化還元）に関わる蛋白質と言う意味
でこの名称がつけられた(1)。その後、アメリカのBob B. Buchananらによって、
光合成の調節にも重要な蛋白質であることが明らかにされた。特に、Calvin-
Benson回路の酵素（図－1）のうち、グリセルアルデヒド3-リン酸デヒドロゲナ
ーゼ（GAPDH）、フルクトース1,6-ビスホスファターゼ(FBPase）、セドヘプツロ
図－１　カルビン-ベンソン回路とレドックス調節
カルビン-ベンソン回路の酵素のうち、白抜き文字の４種類の酵素は以前からチオー
ル酵素であることが知られている。チオレドキシン標的蛋白質のプロテオミクス研究
の結果、新たに５種類の酵素がレドックス調節を受けている可能性が示唆された。
78
横浜市立大学論叢自然科学系列　2010：Vol.60 No.2
ース1,7-ビスホスファターゼ（SBPase）、ホスホリブロキナーゼ(PRK）の4つの酵
素が、還元型チオレドキシンによって還元されることで活性化することがわかっ
た(2)（図－1の白抜き文字で示した酵素）。すなわち、暗反応過程は、反応の進
行に直接は光エネルギーを利用しないのだが、その回路の活性化に光が重要だっ
たわけである。このため、暗反応という用語は現在では用いられなくなっている。
これら４つの酵素は、いずれも分子内にひと組以上のジスフルフィド結合を持
っており、光合成の電子伝達系によってフェレドキシンから還元力を得た還元型
チオレドキシンがこのジスルフィド結合を還元してジチオールに変換することで
酵素が構造変化を起こし、結果的に活性型になる。その後の生化学的な研究で、
葉緑体外への還元力の輸送に重要なリンゴ酸脱水素酵素やATP合成酵素がやはり
還元されると活性化されることがわかった(3, 4)。また、Calvin-Benson回路から分
岐し、還元型ペントースリン酸回路の入り口の酵素であるグルコース6-リン酸デ
図－２　チオレドキシンのジチオールージスルフィド交換反応と
チオレドキシンクロマトグラフィー
A. 還元型チオレドキシンは、分子間ジスルフィド結合を形成した後に標的蛋白質と
ジチオールジスルフィド交換反応を行う。B. チオレドキシン上の二番目に反応するシ
ステインをセリン（またはアラニン）に置換した変異体では、第二段階以降の反応が
進行しない。
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ヒドロゲナーゼが、還元されると不活性化する逆の制御を受ける酵素であること
も報告された(3)。分子内のチオール基の酸化還元で活性が制御されるこれらの酵
素は、チオール酵素と呼ばれている。チオレドキシンは、このように光合成の電
子伝達系と炭酸同化経路を結びつける重要な蛋白質であるが、葉緑体の中で上に
紹介した酵素以外にチオレドキシンによって還元される酵素は、長い間発見され
なかった。1997年になって、名古屋大学の佐々木幸子らが、葉緑体の脂質合成の
鍵酵素であるアセチルCoAカルボキシラーゼがチオレドキシンによって還元され
活性化することを発見した(5)。続いて1999年には、アメリカのPortisらが、ルビ
スコ活性化酵素がやはりチオレドキシンによって活性化することを見出した(6)。
ちょうどこの頃、筆者らは還元型チオレドキシンのチオール基が標的蛋白質の
還元を行う過程では、標的蛋白質と分子間ジスルフィドを形成してから、このジ
スルフィドがチオレドキシン上のもう一方のチオールによって還元されるという
反応図式に想を得て、新たなクロマトグラフィー法を開発した（図－２B）。す
なわち、チオレドキシン上で二番目に反応するシステインをセリンに置換し、こ
の変異チオレドキシンをゲル担体に固定することによって、チオレドキシンが標
的とする蛋白質のみを選択的に捕捉するアフィニティークロマトグラフィーを可
能にしたのである。チオレドキシンの標的蛋白質の網羅的な捕捉方法として2001
年に本方法をアメリカ科学アカデミー紀要に発表した(7)ところ、その後、レド
ックス生化学の世界では類似の研究が数多く報告され、ちょうど、ゲノム解析の
データが集積してきた時期でもあり、高感度質量分析装置に発達とも相まって、
多数のチオレドキシン標的蛋白質候補が報告されるようになった(8)。そして、
このアフィニティークロマトグラフィーの導入以前には、わずかに10種類ほどし
か標的タンパク質がわかっていなかった葉緑体でも、既に100種類以上の蛋白質
がチオレドキシン標的としてリストアップされるに至った。その結果、例えば4
種類のチオール酵素を含むと考えられていたCalvin-Benson回路では、他にも５
種類の酵素がチオレドキシンと相互作用が可能な蛋白質であると推定されている
（図－１、青字で示した酵素）。このようなプロテオミクス的な解析でチオレドキ
シンの標的である可能性が示された蛋白質に関しては、生化学的な確認はまだほ
とんど行われていないので、光合成の過程でどのような調節を受けるのかは明ら
かになっていない。しかし、葉緑体内に酸化還元応答する蛋白質が多数存在する
ことは間違いない。上述したようなプロテオミクス的な手法でチオレドキシンと
の相互作用が示唆された蛋白質については、個々の蛋白質に関する地道な生化学
的な研究が必要で、まだこの分野の研究は端緒に着いたばかりである。これらチ
オール酵素に関する我々の理解は、光合成環境下（つまり、光化学系が電子伝達
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を行い得る環境下）では、炭酸同化系の酵素やそれに連なる様々な葉緑体の酵素
も活性化される、と言うところにとどまっている。今後、この方面の研究が進展
すれば、光環境で生きる光合成生物の葉緑体機能が、光合成条件下でどのように
調節されるのか、全体像が明らかになるものと思われる。
２．光合成生物におけるATP合成酵素の調節
ATP合成酵素は、原核生物の細胞膜、高等植物葉緑体のチラコイド膜、真核生
物のミトコンドリア内膜に存在し、いずれにおいても電子伝達系が膜を介して形
成するプロトンの電気化学ポテンシャル差を駆動力として、ADPと無機リン酸か
らATPを合成する酵素である（図－３）。特に、好気呼吸を営む生物では、体内
で起こる様々な代謝反応に必要なエネルギーとして用いられるATPの90％以上を
ATP合成酵素が生産している。ATPは生命活動にとって必須のエネルギー化合物
であり、ATP合成酵素を駆動する細胞呼吸は昼夜の休みなく働いていると言って
過言ではない。ところが、葉緑体のATP合成酵素は、光合成の電子伝達系によっ
て駆動されるため、光が当たっているときだけ働くという点で、呼吸鎖と共役し
ている他のATP合成酵素とは大きく異なる。ATP合成酵素は、ATPの合成だけで
なく、逆反応であるATPの加水分解も触媒することが出来る。この場合には、プ
ロトン駆動力は必要がない代わりに、ATPの加水分解に伴ってこの酵素はプロト
ンを合成とは逆方向に輸送する。すなわち、暗所に置かれた植物体内では、日中、
光合成の電子伝達反応を駆動力として合成したATPが、逆反応である加水分解を
受けてしまう可能性がある。植物体にとってエネルギー的に不利な暗所での無駄
な反応を抑えることがチオール酵素の調節の生理的な意義であり、葉緑体ATP合
成酵素の活性は、他のチオール酵素と同様に暗所で働かず明所でのみ活性を持つ
ように前述のチオレドキシンの働きによって厳密に調節されている。
ATP合成酵素は、図－４に示すように非触媒サブユニット（α）と触媒サブユ
ニット（β）の6量体がかたちづくるシリンダー型構造の中央にシャフト構造のγ
サブユニットが通った様な構造をしていて、シリンダ部分での化学反応（ATP合
成あるいはATP加水分解）とγサブユニットの回転が共役している非常にユニー
クな酵素である。分子モーターとも言えるこの酵素の回転は、1980年初頭にアメ
リカのP. Boyer博士によって予言され(9)、1997年に当時東京工業大学資源化学研
究所の吉田賢右教授と慶応大学理工学部の木下一彦教授らの共同研究によって、
光学顕微鏡を用いた一分子観察の手法によって、実際に回転することが証明され
た(10)。この研究の発表以来、ATP合成酵素は化学反応と分子の力学的な動きを
研究する好適な材料として、生物物理学の分野において詳細に研究されている。
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図－３　ミトコンドリア内膜と葉緑体チラコイド膜上のエネルギー変換装置
ミトコンドリア内膜には呼吸鎖複合体（複合体I, III, IV）が存在し、NADHから酸素
への電子伝達を行うとともに、内膜を介してマトリクスと内膜外膜間隙の間でプロト
ンの電気化学ポテンシャル差を形成する（複合体IIは図が複雑になるので省略した）。
葉緑体チラコイド膜には光合成の電子伝達系複合体蛋白質（光化学系II（PSII）、シト
クロムb6-f複合体（Cyt b6-f）、光化学系I（PSI））が存在し，水からNADP+への電子伝
達を行うとともに、チラコイド膜を介してストロマとルーメンの間にプロトンの電気
化学ポテンシャル差を形成する。ATP合成酵素は、いずれの場合にも電子伝達系とは
逆向きのプロトンの流出を利用して回転し、ATPを合成している。
図－４　ATP合成酵素の模式図
A. ATP合成酵素は、膜表在性部
分と膜内在性部分の二つのユニッ
トで構成されている。膜表在性部
分の最も大きなα3β3部分はシリ
ンダー構造で中央を回転軸となる
γサブユニットが貫通している。
膜内在性部分はプロトンチャンネ
ルで、プロトンが通過するときに
回転すると予想され、この回転に
よって上部に結合してγサブユニ
ットも回転する。γの回転は、触
媒部位での構造変化を引き起こ
し、ATPが合成される。B. ミトコンドリアF1のγサブユニットの結晶構造。○で囲った
部分のループに光合成生物に特有の挿入配列が埋め込まれている。
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図－５　様々な生物由来のＡＴＰ合成酵素γサブユニットの中央部分の配列
ホウレンソウ(Spinach)、シロイヌナズナ(A. thaliana)などの高等植物葉緑体や緑藻
(Chlamydomonas)葉緑体由来のATP合成酵素のγサブユニットには、他の生物種には
見られない9残基の挿入配列があり、ここにレドックス調節に重要な二個のCysがある。
原始紅藻(Cyanidioschyzon)やシアノバクテリア（Synechocystis sp. PCC6803, Syn.
6803; Thermosynechococcus elongatus BP-1, Tsyn. BP-1; Synechococcus sp. 7942, Syn.
7942）は、この挿入配列を持っていない。光合成細菌(Rhodospilirum rubrum)の場合
には、他の生物種にはない挿入配列が見られる。プロテオバクテリア（大腸菌, E. coli;
好熱菌，Bacillus PS3; Rhodobacter）やほ乳類のミトコンドリアの場合には、これらの
挿入配列が見られない。
光合成酵素を制御する：チオレドキシンとATP合成酵素
83
一方で、この酵素の調節機構に関しては、分子レベルではまだあまりわかって
いない。葉緑体型のATP合成酵素は上述したようにチオール酵素であるが、この
制御に関わるシステインのスイッチは、シャフト部分のγサブユニットについて
いる。ATP合成酵素は生物界に普遍的に存在し、蛋白質レベルでの保存性も非常
に高いが、シャフト部分のγサブユニットのアミノ酸配列をいくつの生物種で比
較すると、興味深いことに制御スイッチのシステインを含む領域が、葉緑体型の
ATP合成酵素でのみ挿入配列になっていることがわかる（図－５）(11)。分子量
50万にもおよぶ巨大分子複合体であるATP合成酵素については早くから結晶構造
解析が試みられてきた。1994年にイギリスのJ. E. Walkerらが部分複合体の結晶
構造解析に成功して以来(12)、構造解析が多数報告されて、その全体構造の詳細
がかなり明らかになってきた。しかし、葉緑体型ATP合成酵素の結晶構造につい
ては、まだシリンダ部分を構成するαとβサブユニットの構造が明らかになって
いるのみで、特に制御スイッチ領域を含むγサブユニットの構造に関してはいま
だにほとんど情報がない。そのため、制御スイッチを構成する二個のシステイン
の酸化と還元によってどのような構造変化が起こるのか、まったくわからないの
が現状である（図－4B）。たとえば、我々は制御スイッチ近傍の負電荷アミノ酸
三残基（図－5，緑字で示した部分）の欠損によって、本来、スイッチの還元に
よって活性化する酵素が不活性化し、スイッチの酸化によって活性化するという
面白い現象を見つけている。しかし、このような逆の制御が起こるときに、この
サブユニットにどのような構造変化が起こるのかがわからなければ、制御スイッ
チの分子機構は明らかにすることが出来ない。今後の大きな課題である。
では、葉緑体を持つ高等植物に代表される光合成生物は、いつからこのような
制御方式を獲得したのだろうか。制御スイッチの近傍の配列は、上述のように細
菌やミトコンドリアが持たない挿入配列である。ところが、酸素発生型の光合成
生物の起源と考えられているシアノバクテリアのγサブユニットの配列を高等植
物や緑藻の葉緑体のそれと比較すると、後者ではちょうど制御スイッチのシステ
イン周辺の９残基だけが挿入配列になっていることがわかる（図－５，赤字で示
した部分）。すなわち、大腸菌などのプロテオバクテリアとシアノバクテリアを
比較すると、およそ25残基が挿入配列なのである。ところが、これらの挿入配列
は、FASTAサーチでゲノムデータベースを検索しても他の酵素には類似配列が
まったく見つからない配列であり、その起源が何なのかはいまのところ皆目見当
がつかない。では、同じく光合成を営む光合成細菌はどうだろうか。大腸菌と比
べると、やはり同じ領域に10残基ほどの挿入が見られる（図－5、青字で示した
部分）。しかし、光合成細菌の挿入配列とシアノバクテリアのそれを比較しても、
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共通の配列は見られない。すでに明らかにされているミトコンドリアのγサブユ
ニットの構造をみると、これら光合成生物で挿入配列が埋め込まれている部分は、
ちょうど図－４Bの最下部に位置しており、ロスマンホールド構造からC末端側
のα-へリックス構造に折り返す部分で、サブユニット分子の下部外側に露出し
たところである。ここに付加的な構造が加わっても、分子モーターの基本構造に
はあまり影響がない領域のように見える。しかし、ATP合成酵素複合体の中でこ
の部分はFo部分との接着面に位置しているので、分子の回転やプロトン輸送と
ATP合成／加水分解の共役を考えると、非常に重要な領域と言えるかもしれない。
先に述べたように、γサブユニットに付加された配列には、光合成細菌とシア
ノバクテリアの間で類似性がないので、シアノバクテリアの持っている配列の獲
得が、プロテオバクテリア→光合成細菌→シアノバクテリア、という単純な進化
の図式には当てはまらないことは明らかである。一方で、シアノバクテリアと高
等植物の葉緑体のγサブユニットの間には、挿入配列上の9残基の付加配列によ
ってチオール調節が可能になったという点で、明らかに進化的な関連がありそう
だ。実際、高等植物の付加配列をシアノバクテリアに移植するとシアノバクテリ
アの酵素に酸化還元制御の性質を付与することも可能(13)なので、この配列は独
立のスイッチとして働くことが出来ることがわかる。さらに、γサブユニットの
挿入配列を含む領域100残基ほどを対応する好熱菌のγサブユニットの配列に置
換した場合にも、酸化還元制御能は付与できる(14)ので、この制御は明らかにγ
サブユニットの構造変化によるものである。
我々は、この挿入配列の重要な役割を示唆する興味深い結果を最近得ている。
上述したようにシアノバクテリアとプロテオバクテリアのγサブユニットの配列
を比較すると、25残基ほどの挿入がある。この挿入配列部分を遺伝子上で切り取
り、挿入配列を含まないγサブユニット（すなわち、プロテオバクテリア型のγ
サブユニット）を持つATP合成酵素の部分複合体を作成した。すると、ATP加水
分解活性が数倍に上昇することがわかった(15)。この活性上昇は、この酵素の典
型的な活性化剤である界面活性剤LDAOを加えても変化しなかった。LDAOは、
一般にATP合成酵素が加水分解の産物であるADPによって活性阻害を受けたとき
（ADP阻害）、このADPを触媒部位から遊離させることによって酵素を阻害状態か
ら開放すると考えられている。従って、挿入配列を削除したときに起こるATP加
水分解活性の著しい上昇は、酵素がもともとADP阻害に陥りにくくなったためと
解釈することができる。シアノバクテリアのγサブユニットが挿入配列を獲得し
たことによってADP阻害への陥りやすくなったことは、この酵素が光合成条件下
で効率よく働くために、加水分解活性を出来るだけ抑えるために身につけた分子
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機構なのかもしれない。実際に、このようなATP合成酵素の制御を失ったシアノ
バクテリアを作成してみると、実験室の生育条件では野生型とまったく差が見ら
れないものの、暗所での細胞内のATPレベルの低下が著しいことがわかった（砂
村・小林・久堀、未発表）。自然界の厳しい環境で生き残っていくためには、細
胞内のATPレベルの維持が重要になるのかも知れない。
今後の展望
本稿では、光合成生物の持っている酵素の機能制御に関してこれまで明らかに
なったことおよびこれからの課題を、チオール酵素とATP合成酵素を中心に概説
した。光合成が生成する還元力を利用したチオール酵素の活性調節は、複雑な光
合成の制御機構のほんの一例に過ぎないのだが、光環境という変化の著しい、か
つ光合成にとっては最も重要な環境下で、光合成を最適にかつ効率よく維持して
いくために重要な制御機構に違いない。触媒機構の研究に比べると、制御機構の
研究はまだ分子レベルで明らかにされた例が少ないが、今後、結晶構造解析が進
展すればそれぞれの酵素で分子レベルの詳細が明らかになってくることが期待さ
れる。また、調節機能は、光合成生物の環境応答と不可分の関係にあるので、上
記の分子レベルの知識の上に立って、器官レベル、細胞レベルでの応答を明らか
することが、今後ますます重要になってくるものと思われる。
おわりに
筆者が葉緑体ATP合成酵素の研究を開始したのは、今から29年前、1980年のこ
とで、修士課程の学生の時代である。その後、この酵素の研究で学位を取得し、
1987年に横浜市立大学文理学部の助手に採用して頂いた。学位論文の研究で蛋白
質の分光測定を行っていたこともあり、眞鍋勝司先生の光受容蛋白質フィトクロ
ムの研究に加わったのだが、自分自身の生化学の研究をここで確立しなさいとい
う先生のご意向で、在職中はATP合成酵素の研究も続けさせていただいた。その
後、縁あって横浜市立大学を辞し、現在の東京工業大学資源化学研究所に異動し
たことで、レドックス蛋白質の生化学研究に視野を広げることが出来たが、その
礎のひとつは20年以上前の横浜市大で眞鍋先生とともに挑戦した研究にある。筆
者が横浜市立大学に在職した当時、眞鍋先生は、フィトクロムの情報伝達の下流
を蛋白質側から明らかにすることを目指していらっしゃって、筆者はその研究の
一翼として卒業研究の学生とともにフィトクロムを用いたアフィニティークロマ
トグラフィーを試みていた。この実験そのものは、なかなか難しく、捉まった蛋
白質が微量であったことや当時の解析技術の制約などで真の相手を明らかにする
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ことは出来なかった。しかし、この時に培った技術とアイデア、眞鍋研究室で学
んだ抗体を用いた蛋白質同定の手法などは、その後の研究に大いに役立った。後
年、本稿で述べたとおり、チオレドキシンと標的蛋白質間の相互作用を利用した
チオレドキシンアフィニティークロマトグラフィーの成功でレドックス研究に踏
み出すことが出来たが、この研究のアイデアの源流は明らかに横浜市立大学時代
の研究にある。眞鍋先生のご退職にあたり、このことを記して厚く謝意を表した
い。
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